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Resumo Geral  

A diversidade genética tem papel prioritário na conservação das espécies vegetais, esses 

estudos auxiliam na criação de estratégias eficazes para a compreensão e a manutenção 

da diversidade da espécie. Um levantamento dos trabalhos já realizados sobre diversidade 

genética de espécies vegetais da Amazônia, através de uma cienciometria, também pode 

auxiliar na conservação das populações nativas, pois pode fornecer subsídios aos 

pesquisadores em suas tomadas de decisões. Portanto, foi realizada uma análise 

cienciométrica sobre diversidade genética intraespecífica de espécies vegetais nativas da 

Amazônia. Para obtenção dos dados foi realizado um levantamento bibliográfico nas 

Bases de dados Web of science e Scopus, a pesquisa foi limitada apenas por tópicos em 

um intervalo de tempo de 1990 a 2020. Com os resultados foi possível observar um total 

de 432 publicações. Os Marcadores moleculares foram os mais frequentemente utilizados 

para acessar a diversidade genética, sendo empregados em 222 publicações (89,15%), 

seguido dos marcadores morfológicos em 22 publicações (8,83%), os marcadores 

bioquímicos foram usados em 9 publicações (3,61%) e o menos utilizados foram os 

modelos de simulações, sendo encontrados em apenas 2 publicações (0,80%), ambos 

utilizaram o modelo de simulação Ecogene. As demais variáveis foram analisadas apenas 

com os trabalhos que utilizaram marcadores moleculares para acessar a diversidade 

genética. O ano de 2008 apresentou uma maior tendência no número de publicações se 

comparado ao número total de artigos publicadas no ISI, seguido do ano de 2003. Os 

artigos encontrados estão distribuídos em 72 periódicos diferentes. No levantamento 

realizado, 74 espécies foram analisadas, um resultado pouco expressivo se levarmos em 

consideração a grande biodiversidade vegetal existente na Amazônia. As espécies estão 

distribuídas em 36 famílias botânicas, a família estudada em um maior número de artigos 

foi a Malvaceae, em 44 publicações (19,81%), seguido das famílias Euphorbiaceae, em 

34 publicações (15,31%). O número de trabalhos encontrados estudando as diferentes 

famílias, não representam a variedade de espécies analisadas dentro delas, pois a família 

que teve o maior número de espécies estudadas foi a Arecaceae, com 16 espécies 

(21,62%), seguido das famílias Fabaceae, com 11 espécies (14,86%). A análise de 

diversidade genética com Theobroma cacao foi realizada em 35 publicações (15,76%), 

sendo a espécie mais estudada, seguido de Manihot esculenta, na qual foi analisada em 

23 publicações (10,36%), ambas são espécies com grande importancias economicas no 

mundo todo, fator que põe em risco a conservação dessas espécies, trazendo a necessidade 

de conhecê-las melhor e encontrar variedades mais promissoras, contribuindo para o 

aumento da necessidade de pesquisas nas diferentes áreas, sobretudo de diversidade 

genética. Consequentemente, ocorre um maior investimento nas pesquisas com espécies 

que são mais importantes economicamente. O marcador mais usado foi o microssatélite 
em 122 publicações (54,95%), sendo mais aplicado apartir do início do século XXI, em 

mais da metade dos trabalhos. Isso pode estar relacionado com o alto custo que o 

marcador molecular SSR possuía, no entanto, uma vez obtido os primers informativos 

para uma espécie, os custos e as necessidades de mão de obra são diminuídas de forma 

significativa. Além do mais, provavelmente esses fatores possuem relação com o 

crescimento dos investimentos em desenvolvimento científico e financiamento de 

pesquisas. Os estudos que tinham por finalidade geral fornecer subsídios para a 

conservação da espécie estudada, foram os mais encontrados, em 99 publicações 

(44,59%), um fator bem importante, pois diante a crescente no uso de epécies vegetais ao 

longo dos anos, os estudos de diversidade genética se tornam mais necessários, 

principalmente na busca da conservação de espécies.  
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Introdução Geral 

 

A floresta Amazônica é a maior floresta tropical megadiversa do mundo 

(SOUZA et al., 2021; NOBRE et al., 2016), representando 40% das florestas tropicais 

remanescentes do planeta (HUBBELL et al., 2008). A biodiversidade vegetal deste bi-

oma é abundante, contendo mais de 14 mil espécies conhecidas (CARDOSO et al., 

2017). Ela exerce um papel muito importante na regulação dos padrões climáticos locais 

e regionais, tendo uma forte atuação contra as mudanças climáticas de todo o planeta 

(ELLWANGER et al., 2020; NOBRE et al., 2016). Além de que, muitas de suas espécies 

trazem diferentes benefícios para a vida humana, por meio de interações indiretas ou 

diretas, sendo fonte de matéria-prima para as mais diversas indústrias (ELLWANGER 

et al., 2020). 

Apesar de toda a sua biodiversidade (SOUZA et al., 2021) e importância, a região 

amazônica encontra-se em grande risco (MARENGO et al., 2018), pois muitas das suas 

espécies vegetais estão correndo o perigo de serem extintas devido a diversas atividades 

antrópicas que resultam na degradação do ambiente (PIMM; RAVEN, 2017; TER 

STEEGE et al., 2013). Dentre as principais causas da degradação florestal e perda de 

diversidade na Amazônia está a exploração madereira desordenada, a criação de 

pastagens, aberturas de estradas, queimadas e mineração (SOLAR et al., 2016). Essas 

atividades podem resultar no isolamento de populações vegetais, na redução da 

diversidade genética e, consequentemente, na diminuição das suas capacidades 

adaptativas, fatores que contribuem para extinção de espécies (BARLOW et al., 2016). 

 Somente na floresta Amazônica existem 126 espécies de plantas que estão 

ameaçadas de extinção, sendo a metade delas endêmicas da região (BRASIL, 2020, 

MARTINELLI & MORAES 2013). Além destas já conhecidas, muitas outras espécies 

vegetais podem estar correndo risco de extinção sem nem mesmo terem sido descritas e 

catalogadas, pois o bioma amazônico é pouco conhecido floristicamente (CARDOSO et 

al., 2017; HOPKINS, 2007). Essas espécies desconhecidas, podem não sobreviver por 

tempo suficiente até serem estudadas (PIMM; RAVEN, 2017), mediante as grandes 

pressões ambientais.  

Essa incerteza sobre a riqueza e diversidade acaba comprometendo mais ainda 

a sua conservação (STEEGE et al., 2015), pois se torna complexo planejar o uso susten-

tável de sua biota, dificultando o entendimento sobre os padrões, processos evolutivos 
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e ecológicos que impulsionam a sua biodiversidade (BAKER et al., 2017). Existem es-

tudos que auxiliam a evitar a perda das espécies já descritas, como os de diversidade 

genética (HUBBELL et al., 2008), pois a diversidade genética é um dos três principais 

pilares que sustentam a biodiversidade (DEWOODY et al., 2021). Na realização desse 

tipo de estudo é realizada a análise e quantificação da amplitude da variabilidade gené-

tica dentro e entre as populações (HUGHES et al., 2008), essa variabilidade é formada 

pelas diferenças nas sequências de DNA dos indivíduos avaliados (ELLEGREN; 

GALTIER, 2016).  

Os estudos de diversidade genética se tornaram uma prática recorrente após o 

início da manipulação do DNA em laboratório, com isso, a partir de 1980, os marcadores 

moleculares passaram a ser utilizados nas análises de DNA das mais diversas espécies 

(ZOLET et al., 2017). O avanço no campo da biologia molecular facilitou o desenvol-

vimento de uma série desses marcadores (GROVER; SHARMA, 2016). Ferramentas na 

que têm auxiliado em diversos estudos genéticos com populações vegetais nativas da 

Amazônia, como Theobroma speciosum Willd. (DARDENGO et al., 2016), Bertholletia 

excelsa Bonpl. (BALDONI et al., 2020), Astrocaryum aculeatum (RAMOS et al., 2016) 

e Vouacapoua americana Abul. (DUTECH; JOLY; JARNE, 2004; DUTECH et al., 

2003). 

Através das análises de diversidade genética pode ser realizada a mensuração 

do pontecial adaptativo das espécies em caso de mudanças do ambiente (CARROLL et 

al., 2014; WERNBERG et al., 2018), saber se as estruturas, funções, integridade e ca-

pacidade de resiliência das populações estão apoiadas pelas suas informações genéticas 

(RAFFARD et al., 2019). Sendo possível também a realização de melhoramentos de 

plantas e animais, aumentando a produtividade e a resiliência no caso das produções 

agrícolas, e de diferentes áreas que dependem da biodiversidade (HOBAN et al., 2021; 

HOUSTON et al., 2020), proporcionando para a sociedade múltiplos benefícios.   

A consideração da diversidade genética na conservação da biodiversidade não 

é mais uma novidade, sendo fortemente justificada teoricamente e apoiada por anos de 

pesquisas (DEWOODY et al., 2021; HOBAN et al., 2020). Um levantamento dos tra-

balhos já realizados sobre a diversidade genética de espécies vegetais nativas da Ama-

zônia através de uma análise cienciométrica também pode auxiliar nos processos de 

conservação das populações de plantas. Devido a cienciometria utilizar de métodos ma-
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temáticos para quantificar e revelar os dados dos processos de desenvolvimento da pes-

quisa científica (MINGERS; LEYDESDORFF, 2015) e assim, auxiliar os pesquisadores 

de diferentes áreas nas suas tomadas de decisões (ZAGO & DE MOURA, 2018) 

Nas últimas décadas houve um avanço no número de produções científicas, isso 

consequentemente, resulta em uma grande quantidade de informações disponíveis em 

diferentes plataformas, formatos e meios (FORTUNATO et al., 2018). Essas informações 

acumuladas ao longo de décadas precisam ser avaliadas e mensuradas para qualquer área 

da ciência (TEIXEIRA; MEGID NETO, 2006), para compreender-se o estado que aquele 

campo científico se encontra e, assim, auxiliar no desenvolvimento da ciência.  

A metodologia cienciométrica é uma ótima ferramenta para compreender o estado 

sobre uma área, pois ela oferece um resumo geral de um campo específico da ciência 

durante um determinado período (ZEB et al., 2021). Por meio dessas informações novos 

caminhos podem ser traçados (PARRA et al., 2019), podendo fornecer fundamentos para 

a tomada de decisões por pesquisadores (QIU et al., 2017) e, assim, orientar os caminhos 

na ciência (EGGHE, 2005) e, consequentemente, da sociedade.  

Para a realização de uma cienciometria é indispensável a estruturação dos métodos, 

das áreas a serem estudadas e das abordagens a serem relizadas. Para isso, é necessário a 

utilização de Indicadores Cienciométricos, esses indicadores precisam ser levantados 

previamente e são os elementos principais que orientarão as quantificações, mensurações 

e análises a serem realizadas (XU et al., 2021). É a partir desses indicadores que são 

extraídas as informações que levam aos resultados que podem contribuir em programas 

de pesquisas, nas políticas de modo geral, ou seja, na ciência (PARRA et al., 2019). 

Atualmente essa métrica de mensurar informações tem sido aplicada em diversos 

campos científicos (ZEB et al., 2021). Na área da genética existem cienciometrias 

avaliando as informações sobre os polimorfismos genéticos (BARBOSA et al., 2018), 

analisando o estado dos estudos de associação de genoma (MILLS; RAHAL, 2019), 

realizando levantamento de pesquisas e parcerias em estudos utilizando marcadores 

moleculares (DE BEM OLIVEIRA et al., 2019) e avaliando as lacunas em diversidade 

genética de plantas do cerrado (SOUZA et al., 2016), dentre outros.  

Souza, Telles e Diniz-Filho (2016), realizaram uma cienciometria sobre as 

tendências da literatura científica relacionadas com genética de populações de plantas do 

Cerrado, com os resultados os autores identificaram que há poucos estudos com espécies 

do Cerrado em relação a sua riqueza. Um outro exemplo de trabalho que relaciona 

cienciometria com diversidade genética é o de Carvalho et al (2019), que realizaram uma 
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análise cienciométrica para reunir evidências sobre as recentes tendências no uso de 

sequências de cpDNA como marcadores na diversidade genética em plantas. Alguns dos 

resultados sugeriram que a grande maioria das espécies para as quais existem dados de 

diversidade genética com base em sequências de cpDNA foram publicados 

principalmente por pesquisadores chineses e com plantas que ocorrem na China e que 

estão na categoria de não analisadas pela União Internacional para a Conservação da 

Natureza (IUCN).   

Através desses estudos, diversos fatores foram implicados, que auxiliam no 

entendimento sobre o estado das áreas estudadas (ZAGO & DE MOURA, 2018). A 

realização de uma análise cienciométrica sobre a diversidade genética de espécies 

vegetais nativas da Amazônia também pode levar a diversas implicações. Por meio desse 

levantamento será possível identificar quais as famílias botânicas das espécies já descritas 

estão sendo mais e menos estudadas, quais são as tendências de publicações, em qual área 

da Amazônia essas pesquisas estão ocorrendo e quais são as metodologias mais utilizadas, 

auxiliando os pesquisadores nas suas tomadas de decisões (ZAGO & DE MOURA, 2018).  

Portanto, com essa cienciometria será possível identificar quais são as tendências 

e lacunas dos estudos de diversidade genética que realmente estão necessitando serem 

preenchidas para auxiliar de modo mais efetivo na conservação da Amazônia. Mediante 

o valor essencial que a sua biodiversidade vegetal tem para o planeta (ELLWANGER et 

al., 2020; NOBRE et al., 2016) e a importância que os estudos de diversidade genética 

possuem para a conservação das espécies (DEWOODY et al., 2021), a utilização de 

alternativas que auxiliem no direcionamento para a conservação se faz de suma 

importância, pois devido às pressões ambientais, para algumas espécies, esses podem ser 

os seus últimos dias na natureza (PIMM; RAVEN, 2017).  
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Objetivo Geral  

Realizar uma análise cienciométrica sobre diversidade genética intraespecífica de 

espécies vegetais nativas da Amazônia. 

 

 Objetivos Específicos 

- Mensurar a frequência da publicação de artigos ao longo dos anos. 

- Identificar as principais revistas científicas que abordam a temática diversidade genética 

de plantas amazônicas.  

- Identificar quais as famílias e espécies de plantas amazônicas possuem mais estudos 

sobre diversidade genética. 

- Avaliar quais as metodologias mais utilizadas para acessar a diversidade genética de 

plantas amazônicas. 

- Identificar as áreas geográficas mais acessadas para amostragem populacional nestes 

estudos. 

- Detectar quais são as principais instituições publicando trabalhos sobre diversidade ge-

nética de espécies vegetais amazônias. 

- Categorizar as principais finalidades desses estudos.  
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Resumo: A diversidade genética tem uma forte contribuição na conservação das es-11 

pécies vegetais, esses estudos auxiliam na criação de estratégias eficazes, priorizando a 12 

manutenção da diversidade. Um levantamento dos trabalhos realizados sobre diversi-13 

dade genética de espécies vegetais da Amazônia, através de uma cienciometria também 14 

pode auxiliar nos processos de conservação das populações nativas, auxiliando os pesqui-15 

sadores nas suas tomadas de decisões. Portanto, foi realizada uma análise cienciométrica 16 

sobre diversidade genética intraespecífica de espécies vegetais da Amazônia. Foi reali-17 

zado um levantamento bibliográfico no Portal de Periódicos Capes, nas bases de dados 18 

Web of Science e Scopus. O ano de 2008 apresentou uma maior tendência no número de 19 

publicações sobre diversidade genética de espécies amazônicas. Os Marcadores molecu-20 

lares foram os mais utilizados, sendo o microssatélite o mais aplicado. O periódico Gene-21 

tics and Molecular Research apresentou o maior número de publicações encontradas. A fa-22 

mília estudada em um maior número de artigos foi a Malvacea e a que teve o maior nú-23 

mero de espécies estudadas foi a Arecaceae. O Theobroma cacao foi a espécie mais estudada, 24 

seguido de Manihot esculenta. O T. cacao foi a espécie estudada que teve uma maior quan-25 

tidade de diferentes populações coletadas pelo mundo. Os estudos que tinham por finali-26 

dade geral fornecer subsídios para a conservação da espécie estudada, foram os mais en-27 

contrados entre os artigos.  28 

 29 

Palavras-chave: Amazônia; cienciometria; diversidade genética. 30 

 31 

1. Introdução 32 

A floresta Amazônica é a maior floresta tropical megadiversa do mundo [1,2]. Apesar 33 

de toda a sua biodiversidade [1], a região amazônica se encontra em risco [3], pois muitas 34 

das suas espécies vegetais estão correndo o perigo de serem extintas devido a diversas 35 

atividades antrópicas que resultam na degradação do ambiente [4,5], incluindo espécies 36 

que nem mesmo foram descritas e catalogadas, pois o bioma amazônico é pouco conhe-37 

cido floristicamente [6,7]. 38 

 Conhecer a magnitude e a distribuição da biodiversidade é essencial para a conser-39 

vação e, neste contexto, os estudos sobre a diversidade genética são fundamentais [8], pois 40 

a diversidade genética é um dos três principais pilares da biodiversidade [9]. Os estudos 41 

de diversidade genética tornaram uma prática recorrente após o início da manipulação do 42 

DNA em laboratório, com isso, a partir de 1980, os marcadores moleculares passaram a 43 

ser utilizados nas análises de DNA das mais diversas espécies [10]. O avanço no campo 44 

da biologia molecular facilitou o desenvolvimento de uma série de marcadores [11] que 45 

têm auxiliado em diversos estudos genéticos com populações vegetais nativas da Amazô-46 

nia, como Theobroma speciosum Willd. [12], Bertholletia excelsa Bonpl. [13], Astrocaryum acu-47 

leatum [14] e Vouacapoua americana Abul. [15,16]. 48 
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A consideração da diversidade genética na conservação da biodiversidade não é mais 49 

uma novidade, sendo fortemente justificada teoricamente e apoiada por anos de pesquisas 50 

[9,17]. Relacionar essa área da ciência com uma cienciometria, através de um levanta-51 

mento dos trabalhos realizados sobre a diversidade genética de espécies vegetais nativas 52 

da Amazônia pode auxiliar nos processos de conservação das populações de plantas.  53 

Devido a cienciometria ser um ramo da ciência que usa de métodos matemáticos para 54 

quantificar e revelar o processo de desenvolvimento da pesquisa científica [18], e apre-55 

senta vasta aplicação em diferentes áreas do conhecimento. Podendo fornecer fundamen-56 

tos para a tomada de decisões por pesquisadores [19] e, assim, orientando os caminhos na 57 

ciência [20].  58 

Carvalho et al. (2019) realizaram uma análise cienciométrica para reunir evidências 59 

sobre as recentes tendências no uso de sequências de cpDNA como marcadores na diver-60 

sidade genética em plantas. Os resultados sugeriram que a grande maioria das espécies 61 

para as quais existem dados de diversidade genética com base em sequências de cpDNA 62 

foram publicados principalmente por pesquisadores chineses e com plantas que ocorrem 63 

na China e que estão na categoria de não analisadas pela União Internacional para a Con-64 

servação da Natureza (IUCN). Através desse estudo diversos fatores foram implicados, 65 

que auxiliam no entendimento sobre o estado da área estudada. 66 

A realização de uma análise cienciométrica sobre a diversidade genética de espécies 67 

vegetais nativas da Amazônia também pode levar a diversas implicações, tornando pos-68 

sível identificar quais são as tendências e lacunas dos estudos de diversidade genética que 69 

realmente estão necessitando serem preenchidas para auxiliar de modo mais efetivo na 70 

conservação da Amazônia. Mediante o valor essencial que a sua biodiversidade vegetal 71 

tem para o planeta [2,21] e a importância que os estudos de diversidade genética possuem 72 

para a conservação das espécies [9], a utilização de alternativas que auxiliem no direcio-73 

namento para a conservação se faz de suma importância, pois devido as pressões ambi-74 

entais, para algumas espécies, esses podem ser os seus últimos dias na natureza [4]. 75 

Diante dessas considerações, realizamos uma análise cienciométrica sobre diversi-76 

dade genética intraespecífica de espécies vegetais da Amazônia, mensuramos a frequência 77 

de artigos publicados ao longo dos anos, identificamos as principais revistas científicas 78 

que abordam a temática diversidade genética de plantas amazônicas, identificamos quais 79 

as famílias e espécies de plantas amazônicas possuem mais estudos sobre diversidade ge-80 

nética, identificamos quais as instituições mais publicam sobre a temática. Avaliamos 81 

quais as metodologias mais utilizadas para acessar a diversidade genética de plantas ama-82 

zônicas, categorizamos as principais finalidades dos estudos e identificamos de quais 83 

áreas geográficas as populações são mais amostradas nos estudos. 84 

 85 

2. Materiais e métodos  86 

Para obtenção dos dados foi realizado um levantamento bibliográfico no Portal de 87 

Periódicos da Coordenação de Aperfeiçoamento de Pessoal de Nível Superior - CAPES 88 

do Brasil, utilizando as bases de dados Web of Science (www-webofscience.ez3.periodi-89 

cos.capes.gov.br) e Scopus (www-scopus.ez3.periodicos.capes.gov.br), empregando as se-90 

guintes palavras-chave: [“genetic diversity*” AND plants* AND Amazon*]. A pesquisa 91 

foi limitada apenas por tópicos em um intervalo de tempo de 1990 a 2020. Web of Science e 92 

Scopus foram as bases de dados utilizadas, devido serem as maiores fontes de dados cien-93 

tíficos e as mais abrangentes do mundo [22].  94 

Foram incluídos na pesquisa apenas artigos que utilizaram espécies nativas da Ama-95 

zônia para análise de diversidade genética intraespecífica e/ou buscou estratégias meto-96 

dológicas para a melhor realização dessa análise. Artigos descritivos, de revisão, artigos 97 

em que o organismo estudado não era planta (animais, microrganismos, algas), que estu-98 

daram espécies não nativas da Amazônia e que retratavam apenas analises genéticas in-99 

terespecífica foram excluídos. 100 

Em cada um dos artigos selecionados, foram compiladas as seguintes informações: 101 

(i) ano de publicação, (ii) periódico, (iii) área de amostragem da população estudada, (iv) 102 
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espécie estudada, (v) família botânica estudada, (vi) metodologia utilizada, (vii) marcador 103 

molecular utilizado, (viii) tipo de DNA acessado, (ix) finalidade do estudo e (x) Instituição 104 

de filiação do primeiro autor. Os trabalhos encontrados tiveram uma ampla variedade de 105 

finalidades, essas finalidades foram contabilizadas e categorizadas: Fornecimento de sub-106 

sídios para a conservação, fornecimento de subsídios para o melhoramento, compreensão 107 

da história evolutiva, produção de estratégias metodológicas, caracterização de banco de 108 

germoplasma e outras.  109 

 Foram considerados com finalidade de fornecer subsídios para a conservação arti-110 

gos que realizaram o estudo na busca de estratégias de conservação para o melhor manejo 111 

da espécie, artigos que buscaram compreender o impacto na diversidade genética de ati-112 

vidades que degradam o ambiente, na busca do desenvolvimento de estratégias de con-113 

servação e outros. Os categorizados com a finalidade de melhoramento, foram os artigos 114 

na qual o estudo foi realizado para servir de subsídios em programa de melhoramento, 115 

artigos que integraram informações agronômicas e moleculares para auxiliar na busca por 116 

variedades mais promissoras e outros. 117 

Os classificados com a finalidade de compreensão da história evolutiva foram os tra-118 

balhos que buscaram entender a origem, distribuição, taxonomia da espécie e etc... Os 119 

classificados com a finalidade de estratégias metodológicas foram artigos que fizeram a 120 

produção de marcadores, quiseram testar os resultados das análises com diferentes tipos 121 

de marcadores moleculares e etc... Os classificados com a finalidade de caracterização de 122 

banco de germoplasma foram artigos que realizaram análises na busca de eliminar dupli-123 

catas e erros contidos nos bancos de germoplasmas. Artigos com outras finalidades foram 124 

classificados em “outras”, esses artigos tratavam de testes da confiabilidade de etnoclas-125 

sificações, de testes dos efeitos de fatores ambientais naturais, de diferentes tipos de solos 126 

na diversidade genética e para melhor entender a amplitude da toxicidade de uma espé-127 

cie, para evitar intoxicações.  128 

Os dados compilados foram analisados através da estatística descritiva [23], utili-129 

zando a distribuição de frequência para agrupar os dados. A análise de conteúdo foi uti-130 

lizada sempre que necessário descrever informações relacionadas a temática. Para avaliar 131 

a tendência no número de publicações ao longo dos anos, o número de artigos obtidos em 132 

cada ano foi dividido pelo número total de artigos encontrados na base de dados do Tho-133 

mson-ISI e esse valor foi multiplicado por 106 [24], removendo assim o efeito da tendência 134 

geral de aumento no número de publicações científicas [25]. Foi realizada uma Correlação 135 

de Spearman para avaliar se houve aumento no número de artigos ao longo dos anos, uti-136 

lizando o programa estatístico R [26].   137 

  138 

3. Resultados 139 

A busca na base de dados Web of Science resultou em 418 artigos e na Scopus o resul-140 

tado foi de 72 artigos. Somando 490 publicações encontradas no total, destes, 58 se repeti-141 

ram, sendo contabilizados duas vezes (duplicatas), uma das copias foi excluídas, totali-142 

zando 432 publicações (Figura 1). Dos 432 artigos, apenas 249 (57,63%) se enquadravam 143 

nos critérios de inclusão previamente estabelecidos, 183 (42,36%) foram excluídos (Figura 144 

1).  145 
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Figura 1. Diagrama contendo os resultados das pesquisas nas bases de dados Web of Science e Scopus e os 

valores dos artigos excluídos e incluídos na análise cienciométrica sobre os estudos de diversidade genética 

com espécies nativas da Amazônia. 
 146 

Os artigos excluídos foram categorizados: 38 artigos (20,76%) a espécie utilizada não 147 

era nativa da Amazônia, 8 artigos (4,37%) não foram possíveis de acesso, 9 artigos (4,91%) 148 

tratavam exclusivamente de análises interespecíficas, 37 artigos (20,21%) não tratavam de 149 

diversidade genética, em 73 artigos (39,89%) a análise de diversidade genética foi reali-150 

zada com organismos que não eram plantas, 8 artigos (4,37%) eram de revisão e 8 artigos 151 

(4,37%) tratavam de outros assuntos distintos.  152 

Dentre os artigos excluídos, os trabalhos que realizaram analises de diversidade ge-153 

nética com organismos que não eram plantas, foram os mais encontrados (73 ou 39,89%). 154 

Destes, mais da metade dos artigos (48 ou 65,75%) tratavam da diversidade genética de 155 

microrganismos (bactérias, fungos e vírus) associados a plantas (diazotróficos ou fitopa-156 

tógenos). Os restantes tratavam de análises com animais, protozoários, bactérias, vírus e 157 

fungos sem associação com plantas. 158 

Os artigos utilizados no estudo (249 publicações) se enquadraram nos critérios de 159 

inclusão, ou seja, utilizaram espécies nativas da Amazônia para análise de diversidade 160 

genética intraespecífica e/ou buscou estratégias metodológicas para a melhor realização 161 

dessa análise. Portanto, as análises a seguir, seguiram apenas com os artigos inclusos no 162 

estudo.   163 

A análise da diversidade genética pode ser realizada por meio de marcadores mor-164 

fológicos, bioquímicos, moleculares [27] e através de modelos matemáticos que simulam 165 

estruturas genéticas [28]. Os Marcadores moleculares foram os mais frequentemente uti-166 

lizados para acessar a diversidade genética, sendo empregados em 222 publicações 167 

(89,15%), seguido dos marcadores morfológicos em 22 publicações (8,83%), os marcadores 168 

bioquímicos em 8 publicações (3,61%) e os modelos de simulações, encontrados em ape-169 

nas duas publicações (0,80%) (Figura 2). Adicionalmente, foram encontradas seis publica-170 

ções onde mais de uma metodologia foi utilizada para acessar a diversidade genética: três 171 

artigos usaram marcadores moleculares e bioquímicos e três utilizaram marcadores mo-172 

leculares e morfológicos. 173 
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Figura 2. Numero de publicações utilizando as diferentes metodologias para acessar a diversidade genética 

intraespecífica de espécies nativas da Amazônia. 
 174 

Para a realização da análise de diversidade genética é necessário acessar o DNA dos 175 

indivíduos, nas células vegetais o material genético pode ser encontrado no núcleo, cloro-176 

plasto e mitocôndria [29]. Dentre os trabalhos encontrados, os tipos de DNA acessados 177 

foram os nucleares e os cloroplastídicos (Figura 3). O DNA nuclear foi o mais estudado, 178 

sendo analisado em 211 publicações (95,04% do total de artigos) e o DNA cloroplastídico 179 

foi acessado em 24 publicações (10,81%) (Figura 3). Em 13 publicações foram acessados os 180 

dois tipos de DNA (Figura 3). 181 

 
Figura 3. Número de publicações que utilizaram DNA nuclear e cloroplastídico para acessar a diversidade ge-182 

nética intraespecífica de espécies nativas da Amazônia. 183 

 184 



Diversity 2022, 14, x FOR PEER REVIEW 28 of 45 
 

 

O primeiro trabalho encontrado, com a autoria de Warren (1993) [30], utiliza um mar-185 

cador bioquímico para avaliar variações isoenzimáticas em Theobroma cacao (Figura 4). Os 186 

marcadores morfológicos foram utilizados pela primeira vez um pouco mais tarde, em 187 

1997 e os modelos de simulações foram utilizados em apenas duas publicações (2006 e 188 

2015), todas elas utilizando o software Ecogene para construção do modelo de simulado 189 

(Figura 4). O primeiro trabalho encontrado utilizando marcador molecular foi o de N’Go-190 

ran (1994) [31], com a realização da análise da diversidade genética de Theobroma cacao L. 191 

revelada através de sondas cDNA. Nos anos de 1990, 1991, 1992, 1993, 1995, 1996 e 1997 192 

nenhum artigo foi encontrado (Figura 4). A partir do ano de 2000 (século XXI), em todos 193 

os anos foram encontrados trabalhos utilizando marcadores moleculares. Em 2017 os mai-194 

ores números de publicações foram encontrados, sendo 25 artigos (11,26% do total de ar-195 

tigos), seguido de 2015 com 17 (7,65% do total de artigos) e 2008 com 16 (7,20% do total de 196 

artigos) (Figura 4). 197 

 198 

Figura 4. Número de publicações anuais utilizando diferentes metodologias para acessar a diversidade genética 

intraespecífica de espécies nativas da Amazônia.  
 199 

As análises a seguir, são referentes apenas aos artigos que usaram marcadores mole-200 

culares para acessar a diversidade genética. Portanto, sempre que for descrito a porcenta-201 

gem dos valores em relação ao número total de artigos, estará sendo referido aos 222 tra-202 

balhos realizados com marcadores moleculares.  203 

Após a remoção da tendência geral de aumento no número de artigos, foi observado 204 

que a quantidade de trabalhos na área de diversidade genética intraespecífica de espécies 205 

vegetais nativas da Amazônia tendeu a aumentar com o passar dos anos (Figura 5). O 206 

Coeficiente de Correlação de Spearman mostrou que há uma correlação significativa posi-207 

tiva e moderada entre as variáveis (ρ= 0,67, P < 0,01). O ano de 2008 apresentou uma maior 208 

tendência no número de publicações se comparado ao número total de artigos publicadas 209 

no ISI (Figura 5), seguido do ano de 2003.  210 

 211 
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Figura 5. Correlação de Spearman avaliando se o número de publicações que realizaram análise de di-

versidade genética intraespecífica com espécies nativas da Amazônia após a remoção do efeito de tendência 

geral aumentou ao longo dos anos. 

 212 

Os artigos encontrados estão distribuídos em 72 periódicos diferentes. Destes, 34 con-213 

tinham apenas 1 artigo. Em 13 periódicos, o número de artigos publicados foi igual ou 214 

superior a cinco, totalizando 114 publicações, correspondendo a 51,35% do total de arti-215 

gos. O periódico Genetics and Molecular Research apresentou o maior número de publica-216 

ções encontradas, com 21 trabalhos (9,45% do total de artigos), seguido das revistas Genetic 217 

Resources and Crop Evolution, com 13 artigos (5,85% do total de artigos), Tree Genetics & 218 

Genomes, com 11 (4,95% do total de artigos) e Plos One com também 11 publicações (4,95% 219 

do total de artigos) (Figura 6). 220 

Figura 6. Periódicos que tiveram cinco ou mais publicações de artigos que realizaram análise de diversidade 

genética intraespecífica com espécies nativas da Amazônia nos anos de 1990 a 2020. 
 221 
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Os primeiros autores dos artigos encontrados estavam filiados a 96 instituições de 26 222 

países diferentes. Em sete publicações não foi possível identificar a instituição de filiação 223 

do primeiro autor. O Brasil foi o país que apresentou o maior número de instituições di-224 

ferentes realizando trabalhos de diversidade genética de espécies vegetais nativas da 225 

Amazônia, seguido dos Estados Unidos e França. Das 96 instituições, 83 tinham menos de 226 

três artigos e em 13 instituições tinham quatro ou mais artigos (Figura 7).  227 

As Instituições que apresentaram quatro ou mais artigos, estão representadas na fi-228 

gura 7, sendo nove Instituições brasileiras, duas francesas, uma theca e uma estaduniense. 229 

As 13 instituições que apresentaram um maior número de artigos são de caráter público, 230 

incluindo instituições de ensino superior (sendo as mais numerosas), empresas e orgãos 231 

públicos que executam políticas relacionadas a agricultura e áreas afins. As instituições 232 

brasileiras apresentaram um maior número de artigos relacionadas a elas, se comparado 233 

aos demais países (Figura 7). A Universidade de São Paulo foi a instituição que apresentou 234 

o maior número de publicações (14 ou 6,30% do total de artigos), seguido do Instituto 235 

Nacional de Pesquisas Amazônicas e da Universidade Estado do Mato Grosso, ambos 236 

apresentaram 13 publicações (5,85% do total de artigos) (Figura 7). 237 

 
Figura 7.  Instituições de filiação dos primeiros autores das publicações sobre diversidade genética de espécies 

nativas da Amazônia que apresentaram quatro ou mais artigos. 

 238 

Dentro do número total de artigos, foram encontrados dados para 74 espécies distri-239 

buídas em 36 famílias botânicas. A maioria dos trabalhos apresentam dados para apenas 240 

uma espécie e uma família, somente 11 desses trabalhos realizaram suas análises com duas 241 

ou mais espécies nativas da Amazônia e apenas 6 realizaram suas análises com duas ou 242 

mais famílias. A família estudada em um maior número de artigos foi a Malvaceae, em 44 243 

publicações (19,81% do total de artigos), seguido das famílias Euphorbiaceae, em 34 pu-244 

blicações (15,31% do total de artigos), Arecaceae, em 29 publicações (13,06% do total de 245 

artigos) e Fabaceae, em 23 publicações (10,36% do total de artigos) (Figura 8).  Das 36 246 

famílias, 16 (44,44%) foram estudadas em quatro ou mais trabalhos (Figura 8), e 16 247 

(44,44%) foram estudadas apenas uma única vez. O número de trabalhos encontrados es-248 

tudando as diferentes famílias, não representam a variedade de espécies analisadas den-249 

tro delas. A família que teve o maior número de espécies estudadas foi a Arecaceae, com 250 

16 espécies (21,62%), seguido das famílias Fabaceae, com 11 espécies (14,86%) (Figura 8). 251 

Em 16 famílias (44,44%), apenas 1 espécie foi analisada, e somente 9 famílias (25%) tiveram 252 

quatro ou mais espécies estudadas (Figura 8). 253 
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Figura 8. Famílias botânicas que tiveram espécies analisadas em quatro ou mais artigos de diversidade gené-

tica intraespecífica com espécies nativas da Amazônia e os respectivos números de publicações e espécies 

estudadas. 
 254 

Entre as 74 espécies estudadas, somente 14 (18,91%) foram representadas quatro ou 255 

mais vezes nos conjuntos de dados (Figura 9). Enquanto 55 espécies (74,32%) foram estu-256 

dadas apenas uma única vez. A análise de diversidade genética com Theobroma cacao foi 257 

realizada em 35 publicações (15,76% do total de artigos) (Figura 9), sendo a espécie mais 258 

estudada, seguido de Manihot esculenta, na qual foi analisada em 23 publicações (10,36% 259 

do total de artigos). 260 
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Figura 9. Espécies nativas da Amazônia que tiveram a diversidade genética intraespecífica analisada em qua-

tro ou mais artigos e os respectivos números de publicações. 
 261 

Foi realizado um levantamento de quais áreas geográficas (países) as espécies estu-262 

dadas em seis artigos ou mais foram coletadas (Figura 10). Vale ressaltar que em 32 artigos 263 

as informações das áreas geográficas onde as espécimes foram amostradas eram muito 264 

amplas, não sendo possível classificá-las. Em 11 trabalhos foram amostradas populações 265 

de mais de uma região e em muitos trabalhos foram utilizados acessos de bancos de ger-266 

moplasmas. Portanto, os dados levantados sobre as áreas geográficas das populações 267 

amostradas não estão em paralelo ao número de publicações encontradas para cada espé-268 

cie, devido as variáveis citadas anteriormente. Com o levantamento realizado, foi possível 269 

notar que o T. cacao foi a espécie estudada que teve o maior número de diferentes popu-270 

lações coletadas pelo mundo (29 países), seguido da S. macrophyllana (8 países) (Figura 10). 271 

A B. excelsa e a C. chinense foram as espécies amostradas no menor número de países (2 272 

países), sendo que a C chinense foi coletada apenas na América do Sul (Figura 10).  273 

 274 

 
Figura 10. Áreas de amostragens das populações das espécies que foram estudadas seis ou mais vezes nos estudos 

de diversidade genética de espécies nativas da Amazônia.  

 275 

Em relação ao número de populações coletadas em diferentes áreas geográficas, 276 

resolvemos apresentar apenas as realizadas na América do sul, por ser a área onde se 277 

encontra a floresta Amazônica (Figura 11). Devido ao tamanho territorial do Brasil, foram 278 

sinalizadas quantas espécies foram coletadas por estados e nos demais países foram apre-279 

sentadas a quantidade de espécies coletadas no país como um todo (Figura 11). T. cacao e 280 

B. gasipaes quando considerado apenas os dados da América do Sul, foram mais coletadas 281 

no Peru, se comparado aos demais países. Todas as outras espécies foram mais amostra-282 

das no Brasil (Figura 11). No Brasil a M. esculenta foi mais coletada no estado do Amazonas 283 

(7), a B. excelsa no estado do Mato Grosso (4), H. brasiliensis no estado de Rondônia (5) e a 284 

S. macrophylla no estado do Pará (2).   285 

   286 
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Figura 11. Número de populações das espécies vegetais analisadas em estudos de diversidade genética com 

espécies nativas da Amazônia que foram estudadas em seis artigos ou mais coletadas em diferentes áreas da 

América do Sul. 

 287 

Foram encontradas publicações utilizando diferentes tipos de marcadores molecula-288 

res (Figura 12), sendo eles os marcadores de sequência simples de repetições (microssaté-289 

lites ou SSR), marcadores de repetições de sequência inter simples (ISSR), marcadores de 290 

polimorfismos de nucleotídeo único (SNP), marcadores de polimorfismo de comprimento 291 

de fragmento de repetição (RFLP), marcadores de polimorfismo de comprimento de fra-292 

gmento amplificado (AFLP), marcadores de DNA polimórfico amplificado aleatoria-293 

mente (RAPD), marcadores de polimorfismo amplificado inter-retrotransposon (IRAP), 294 

marcadores de microssatélite amplificado aleatório (RAM) e por fim, marcadores de poli-295 

morfismo amplificado relacionado à sequência (SRAP). 296 

Em 14 artigos mais de um marcador molecular foi utilizado simultaneamente, os 297 

mesmos foram incluídos nas análises. O marcador mais usado foi o microssatélite, em 122 298 

publicações (54,95% do total de artigos), seguido do marcador SNP, em 35 publicações 299 

(15,76% do total de artigos (Figura 12). Os marcadores IRAP, RAM e SRAP foram os me-300 

nos utilizados, cada um foi empregado em apenas um artigo (Figura 12).  301 

Trabalhos utilizando marcadores microssatélites foram encontrados a partir do ano 302 

de 2001, sendo mais utilizados no ano de 2019, em 16 trabalhos, seguido do ano de 2015, 303 

em 10 trabalhos (Figura 12). Os SNP, foram mais empregados nos anos de 2014, 2019 e 304 

2020, em 4 trabalhos a cada ano (Figura 12). Marcadores RAPD, foram mais aplicados em 305 

2008, em 4 artigos (Figura 12). Os marcadores RAM e IRAP foram utilizados apenas uma 306 

única vez, no ano de 2015, e os marcadores SRAP foi utilizado também uma única vez, no 307 

ano de 2020 (Figura 12). 308 

 309 
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Figura 12. Número de publicações em que cada marcador molecular foi utilizado para acessar a diversidade 

genética intraespecífica de espécies nativas da Amazônia ao longo dos anos. 
 310 

Os trabalhos encontrados tiveram uma ampla variedade de finalidades, essas finali-311 

dades foram contabilizadas e categorizadas de modo geral, de acordo com o que estava 312 

descrito nos objetivos e conclusões do artigo. As finalidades dos estudos foram categori-313 

zadas em: Fornecimento de subsídios para a conservação, fornecimento de subsídios para 314 

o melhoramento, compreensão da história evolutiva, produção de estratégias metodoló-315 

gicas, caracterização de banco de germoplasma e outras (Figura 13). Nove artigos tiveram 316 

mais de uma finalidade explícita nos objetivos do estudo. 317 

 Foram considerados com finalidade de fornecer subsídios para a conservação arti-318 

gos que realizaram o estudo na busca de estratégias de conservação para o melhor manejo 319 

da espécie, artigos que buscaram compreender o impacto na diversidade genética de ati-320 

vidades que degradam o ambiente, na busca do desenvolvimento de estratégias de con-321 

servação, e etc... Os categorizados com a finalidade de melhoramento, foram os artigos na 322 

qual o estudo foi realizado para servir de subsídios em programa de melhoramento, arti-323 

gos que integraram informações agronômicas e moleculares para auxiliar na busca por 324 

variedades mais promissoras e etc.…  325 

Os classificados com a finalidade de compreensão da história evolutiva foram os tra-326 

balhos que buscaram entender a origem, distribuição, taxonomia da espécie e etc... Os 327 

classificados com a finalidade de estratégias metodológicas, foram artigos que fizeram a 328 

produção de marcadores, quiseram testar os resultados das análises com diferentes tipos 329 

de marcadores moleculares e etc... Os classificados com a finalidade de caracterização de 330 

banco de germoplasma, foram artigos que realizaram análises na busca de eliminar du-331 

plicatas e erros contidos nos bancos de germoplasmas. Artigos com outras finalidades fo-332 

ram classificados em “outras”, esses artigos tratavam de testes da confiabilidade de etno-333 

classificações, de testes dos efeitos de fatores ambientais naturais, de diferentes tipos de 334 

solos na diversidade genética e para melhor entender a amplitude da toxicidade de uma 335 

espécie, para evitar intoxicações. 336 

Os estudos que tinham por finalidade geral fornecer subsídios para a conservação da 337 

espécie estudada, foram os mais encontrados, em 99 publicações (44,59% do total de arti-338 
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gos) (Figura 13). Seguido dos que tinham por finalidade fornecer subsídios para o melho-339 

ramento, sendo encontrados em 59 publicações, (26,57% do total de artigos) (Figura 13).  340 

Quarenta e sete artigos tinham por finalidade a compreensão da história evolutiva da es-341 

pécie, correspondendo a 21,17% do total de artigos (Figura 13). Os que tinham a intuição 342 

de produzir estratégias metodológicas mais eficazes, correspondiam a 17 publicações 343 

(7,65% do total de artigos) (Figura 13), e por fim cinco publicações (2,25% do total de arti-344 

gos) tinham outras finalidades (Figura 13). 345 

 
Figura 13. Número de publicações que analisaram a diversidade genética intraespecífica de espécies nativas 

da Amazônia e as respectivas finalidades dos artigos. 
 346 

 347 

4. Discussão 348 

 349 

Os metabólitos secundários foram as primeiras moléculas a serem usadas como mar-350 

cador bioquímico, porém, fatores como instabilidade e limitação a disponibilidade res-351 

tringiu seu uso [11]. Marcadores enzimáticos ganharam importância como marcador bio-352 

químico por um curto período antes da disponibilidade de marcadores de DNA [10,11]. 353 

As principais limitações para marcadores bioquímicos enzimáticos é o pequeno número 354 

de loci no genoma e o fato de que nem todas as enzimas estão ativas ou presentes em 355 

todos os tecidos ou órgãos da planta [32], além de serem afetados por várias metodologias 356 

de extração e diferentes estágios de crescimento da planta [33]. Acreditamos que essas 357 

desvantagens contribuíram para que esse tipo de marcador não tenha sido utilizado em 358 

artigos levantados a partir do ano de 2013.   359 

Os primeiros marcadores a serem usados nas análises genéticas foram os morfológi-360 

cos, devido serem mais fáceis de usar e estarem mais disponíveis [32]. Eles são a base do 361 

melhoramento genético convencional, onde determinadas características são selecionadas 362 

nos genitores para a realização de cruzamentos [10]. Porém, os marcadores morfológicos 363 

possuem algumas desvantagens como o fato deles não serem suficientemente polimórfi-364 

cos [11], estarem sujeitos a influência de fatores ambientais, depender do estágio de de-365 

senvolvimento da planta, do órgão ou tecido em que se encontram [34,35]. Acreditamos 366 

que por terem uma facilidade no seu uso e baixo custo, trabalhos utilizam esses marcado-367 

res nos estudos genéticos atuais e não foi o mais utilizado devido a sua principal desvan-368 

tagem de ter uma forte influência ambiental.   369 

Nos dados que levantamos é facil perceber que até o ano de 1999 marcadores bioquí-370 

micos e morfológicos eram os mais utilizados, depois deste período os moleculares assu-371 

miram a liderança. Em contraste com as demais metodologias, os marcadores moleculares 372 

podem ser usados em qualquer estágio de desenvolvimento e em qualquer órgão e tecido 373 
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de uma determinada planta [32]. São co-dominantes, distribuídos de maneira uniforme 374 

por todo o genoma, altamente reprodutível e com capacidade de detectar níveis mais ele-375 

vados de polimorfismos [33]. Por esses motivos são bastante valorizados nos campos de 376 

pesquisa sobre genética [11]. Acreditamos que por esses fatores os marcadores molecula-377 

res foram os mais utilizados nos trabalhos a partir do inicío do século XXI, juntamente 378 

com o aumento ao acesso as tecnologias.  379 

A crescente moderada no número de publicações sobre diversidade genética de es-380 

pécies nativas da Amazônia ao longo dos anos de 1990 a 2020 pode estar relacionada a 381 

diversos fatores. Apesar do primeiro trabalho encontrado ter sido no ano de 1994, um 382 

aumento maior no número de publicações foi notado apenas no início do século XXI, pro-383 

vavelmente devido ao maior investimento público à ciência, tecnologia e inovação nos 384 

países da América Latina a partir do início dos anos 2000 [36,37].   385 

Um número muito baixo de trabalhos foram encontrados na década de 1990. O Brasil, 386 

país que possui a maior parte da Amazônia em seus territórios, passava por um momento 387 

de fragilidade na gestão de Ciência e Tecnologia (C&T) do seu governo federal nessa dé-388 

cada, momento no qual o seu Ministério da Ciência e Técnologia deixou de existir e foi 389 

recriado mais de uma vez [38]. A ciência na América Latina aumentou bastante a partir 390 

do início do século XXI, houve um crescimento na participação dos países latino-america-391 

nos nas produções científicas do mundo todo, havendo também um crescimento no nú-392 

mero de Doutorados nas áreas de ciência, engenharia e ciências naturais [39], o que deve 393 

ter influênciado no aumento de trabalhos de diversidade genética.  394 

Um outro fator que certamente foi crucial no aumento de trabalhos foi a entrada do 395 

sequenciador automatico ABI 377 em 1998, sendo possível fazer sequencimento de DNA 396 

com marcadores como os microssatélites de forma automática. O sequenciamento auto-397 

matizado se tornou mais viável para uso em pesquisas pois muitas amostras podem ser 398 

carregadas ao mesmo tempo, isso reduz os custos para operação, permitindo que os pes-399 

quisadores atingem seus objetivos de pesquisa mais rapidamente, mesmo com orçamen-400 

tos limitados [40]. 401 

Acreditamos também que a crescente nos estudos de diversidade genética esteja as-402 

sociada com o aumento no consumo de espécies economicamente importantes, devido ao 403 

crescimento no número da população mundial [41]. E o fato da floresta amazônica está 404 

enfrentando intensos problemas ambientais nas últimas décadas [42], colocando em risco 405 

a sua grande biodiversidade [43], e que uma ampla proporção dessa diversidade é desco-406 

nhecida e mal carcterizada [7], o que fez a atenção de diversos pesquisadores se voltarem 407 

ao bioma.   408 

Todos esses fatores citados a cima, em relação ao crescente no número de artigos ao 409 

longo dos anos, tornam mais necessários estudos de diversidade genética, tanto na busca 410 

de conservação de espécies, quanto na busca de variedades mais promissoras. Essas ques-411 

tões possivelmente refletiram também nas finalidades dos estudos encontrados, pois os 412 

trabalhos que tinham por finalidade a conservação de espécies foram mais frequentes, 413 

seguido dos que tinham a finalidade de melhoramento. 414 

As instituições brasileiras apresentaram um maior número de artigos relacionadas a 415 

elas, se comparado aos demais países. A Universidade de São Paulo (USP) foi a instituição 416 

que apresentou o maior número de publicações, seguido do Instituto Nacional de Pesqui-417 

sas Amazônicas (INPA) e da Universidade do Estado do Mato Grosso (UNEMAT). Apesar 418 

da USP se encontrar em um estado Brasileiro que não contém região Amazônica [44], ela 419 

apresentou o maior número de publicações sobre estudos de diversidade genética de es-420 

pécies nativas da Amazônia. 421 

A USP é considerada a instituição mais produtiva do Brasil, em termos de números 422 

de artigos publicados [45], para os estudos de diversidade genética com espécies da Ama-423 

zônia não foi diferente. A universidade é localizada no estado de São Paulo, o estado con-424 

siderado mais rico e o que publica mais da metade das pesquisas brasileiras. Esse sucesso 425 

científico é atribuido à Fundação de Amparo à Pesquisa do Estado de São Paulo (FAPESP). 426 
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No ano de 2013 a FAPESP investiu US$ 512 milhões, mais do que muitos países da Amé-427 

rica Latina, já o Conselho Nacional de Desenvolvimento Científico e Tecnológico (CNPq), 428 

no ano de 2014 tinha de orçamento disponível para o país inteiro cerca de US$ 650 milhões 429 

para pesquisa, ciência e inovação [46]. Com maior recurso financeiro é possível ter melho-430 

res estruturas e mãos de obra mais qualificadas, facilitando a produção científica [47].  431 

O INPA é o instituto brasileiro voltado para pesquisas Amazônicas, foi a segunda 432 

instituição que mais publicou artigos. O instituto tem como sua sua principal finalidade 433 

pesquisar e fornecer conhecimento científico sobre a Região Amazônica [48] e começou a 434 

se destacar nos estudos de diversidade genética de espécies Amazônicas a partir do ano 435 

de 2007. A UNEMAT é uma instituição de um estado que contém parte do bioma amazô-436 

nico [44], e acreditamos que o número de trabalhos publicados sobre a diversidade gené-437 

tica de espécies vegetais nativas da Amazônia tem relação com um grupo de pesquisa 438 

estabelecido na área, atuando na região, se destacando a partir do ano de 2016.  439 

O Brasil que foi o país com mais intituições estudando a diversidade genética de es-440 

pécies amazônicas ainda enfrenta desigualdades em suas diferentes regiões, as divergen-441 

cias econômicas refletem no desenvolvimento de algumas regiões e consequentemente na 442 

sua produção científica [46], o que foi perceptível em nossos dados. Acreditamos que para 443 

aumentar o número de espécies amazônicas sendo estudadas é necessário que mais recur-444 

sos sejam direcionados para as instituições de regiões que possuem território amazônico, 445 

para que ocorra a construção de conhecimentos e apontamentos próprios da Amazônia, 446 

feitos por pesquisadores amazônicos.  447 

Os artigos encontrados estavam distribuídos em 72 revistas distintas, um número 448 

baixo levando em consideração o total de periódicos disponíveis no banco de dados (ISI) 449 

que é de mais de 20.000. Entretanto, a revista Genetics and Molecular Research (GMR) teve 450 

o maior número de publicações encontradas na nossa pesquisa. O mesmo resultado foi 451 

obtido no trabalho de Souza et al. (2016) [49], onde realizaram uma análise cienciométrica 452 

sobre as tendências da literatura científica sobre genética de populações de plantas do 453 

Cerrado e esse periódico também foi o que teve um maior número de artigos, com 21 454 

publicações. GMR publica pesquisas em genética e biologia molecular, com ênfase em es-455 

tudos de amplo interesse que fornecem uma visão significativa sobre um processo ou pro-456 

cessos biológicos, porém, é um periódico de baixo fator de impacto (0.583). 457 

O estabelecimento de parcerias internacionais podem auxiliar no aumento das pro-458 

duções científicas que auxiliarão na conservação das plantas amazônicas. O projeto Den-459 

drogene é um bom exemplo do quanto essas parcerias são importantes, financiado pelo 460 

Departamento para o Desenvolvimento Internacional do Governo Britânico (DFID), desde 461 

2000 o projeto desenvolve estudos e ferramentas que auxiliam no uso sustentável de es-462 

pécies arbóreas da Amazônia [50]. Diversos cientistas, técnicos, estudantes e produtores 463 

se dedicam a diferentes atividades, sendo uma delas os estudos de reprodução e genética 464 

de árvores. Através do projeto Dendrogene foram formadas mãos de obra mais qualifica-465 

das [50]. Com a contribuição de pessoas com maior qualificação, as pesquisas realizadas 466 

com espécies vegetais da Amazônia podem ser mais facilmente publicadas em revistas de 467 

alto fator de impacto, alcançando um maior público.  468 

A família Arecaceae apesar de não ter sido a estudada em um maior número de arti-469 

gos, foi a que apresentou uma maior variedade de espécies analisadas. Isso pode ter ocor-470 

rido devido a maior riqueza de espécies de palmeiras estar associada a climas quentes e 471 

úmidos [51], como o da floresta Amazônica. Além de ser uma família grande com cerca 472 

de 2.600 espécies agrupadas em 181 gêneros [52], possui muitas espécies com importância 473 

economica em diferentes aplicações [53]. Nos trópicos muitas comunidades dependem 474 

das palmeiras para sobreviver [54], como o Astrocaryum aculeatum (Tucumã), Bactris gasi-475 

paes (Pupunha) e Mauritia flexuosa (Buriti), espécies que estão entre as mais analisadas nas 476 

publicações encontradas. 477 

 As famílias estudadas encontradas em um maior número de artigos foram a Malva-478 

ceae, em 19,81%, seguida de Euphorbiaceae, em 15,31%, apesar disso, ambas estão longe 479 

de serem as famílias mais abundantes em número de espécies. O grupo Malvaceae possui 480 
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apenas cerca de 50 gêneros e 239 espécies nativas da Amazônia [55], e Euphorbiaceae, 481 

possui cerca de 311 espécies, ocupando o 10º lugar em termos de abundância no número 482 

de espécies oriundas da Amazônia [7].   483 

Nos trabalhos com a Malvaceae, apenas cinco espécies foram estudadas, todas do 484 

gênero Theobroma. Dentre essas espécies, a mais analisada foi o Theobroma cacao (Cacau), 485 

correspondendo a 15,76% do número total de artigos. Nas publicações com Euphorbia-486 

ceae, apenas quatro espécies foram analisadas de quatro gêneros diferentes. Manihot escu-487 

lenta (Mandioca) que faz parte dessa família, foi a segunda espécie mais avaliada, corres-488 

pondendo a 10,36% do total de artigos, Hevea brasiliensis também pertecente a família, foi 489 

a quarta espécie mais estudada (5,92%).   490 

Apenas 72 espécies foram analisadas nos trabalhos encontrados, um resultado pouco 491 

expressivo se levarmos em consideração a grande biodiversidade vegetal existente na 492 

Amazônia [43] e ao número de trabalhos encontrados, havendo uma diversidade pequena 493 

de espécies estudadas. Dentro do total de artigos, em 26,12% das publicações as análises 494 

foram realizadas com apenas as duas espécies T. cacao e M. esculenta. Esse resultado pos-495 

sivelmente tem forte relação com o fato de ambas possuírem altos valores culturais na 496 

região Amazônia e grandes valores econômicos em todo o mundo [56,57]. 497 

A espécie T. cacao possui uma imensa importância econômica [57], por ser a matéria-498 

prima do chocolate e seus derivados, produtos nos quais são amplamente consumidos e 499 

apreciados em todo o mundo [58]. Na década passada existia uma procura global cres-500 

cente de cacau e foi estimado que na próxima década, a produção e os preços mundiais 501 

do cacau irão aumentar de 10% a 25% [59]. Para atender à essa crescente demanda, os 502 

sistemas de produção foram expandidos e intensificados, ambos os processos estão dire-503 

tamente relacionados com desmatamento e diminuição de biodiversidade [60–62].   504 

M. esculenta é o alimento básico para mais de 750 milhões de pessoas que habitam 505 

regiões tropicais e subtropicais [63]. Há Evidências de que a M. esculenta foi domesticada 506 

há cerca de 10.000 anos por populações indígenas na margem sul da bacia amazônica [64], 507 

sendo criada uma forte relação cultural até os dias atuais com essas populações. Atual-508 

mente ela também vem sendo utilizada para alimentação animal e seu amido para fins 509 

industriais [65]. Sua importância vem aumentando rapidamente devido ao rápido cresci-510 

mento populacional e ao forte aumento do uso dessa cultura pela indústria do amido [66].  511 

Todos os fatos citados acima em relação as importâncias e os amplos usos de T. cacao 512 

e M. esculenta, põe em risco a conservação dessas espécies, trazendo a necessidade de co-513 

nhecê-las melhor e encontrar variedades mais promissoras [67]. Esses fatores contribuem 514 

para o aumento da necessidade de pesquisas nas diferentes áreas, sobretudo de diversi-515 

dade genética. Consequentemente, ocorre um maior investimento nas pesquisas com es-516 

pécies que são mais importantes economicamente [68]. Acreditamos que esses são os mo-517 

tivos pelos quais existem uma alta porcentagem de estudos realizados com apenas essas 518 

duas espécies, e certamente, também são os motivos que resultou na amplitude de países 519 

(26) onde populações de T. cacao foram coletadas para terem suas diversidades genéticas 520 

analisadas. 521 

A floresta Amazônica ocupa quase metade do território brasileiro e cerca de 60% da 522 

floresta fica dentro do Brasil [59]. Mesmo contendo mais da metade da floresta em terri-523 

torio brasileiro [59], quando vistos os números de amostragens na América do Sul, o T. 524 

cacao e a B. gasipaes foram mais coletados no Peru. Em contra partida, as demais espécies 525 

foram mais coletadas no Brasil, a M. esculenta foi mais coletada no estado do Amazonas, a 526 

B. excelsa no estado do Mato Grosso, H. brasiliensis no estado de Rondônia e a S. macrophylla 527 

no estado do Pará. Provavelmente esses resultados possuem relação com a quantidade de 528 

floresta amazônica no território brasileiro e pelo fato de que a maioria dos estudos foram 529 

realizados por instituições brasileiras. 530 

No presente estudo foi possível observar que o marcador molecular microssatélite 531 

foi o mais utilizado, em 54,95% do total de artigos, também sendo o marcador que teve 532 

um maior aumento no seu uso ao longo dos anos. Isso se deve principalmente pelos mar-533 
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cadores microssatélites serem adequados e importantes na genética vegetal, uniforme-534 

mente distribuídos por todo genoma, abundantes, multialélicos, altamente polimórficos, 535 

codominantes e de natureza multialélica [69,70], sendo amplamente utilizados em mapea-536 

mentos genéticos [71,72]. Devido as sequencias de DNA que flaqueiam os microssatélites 537 

serem geralmente conservadas dentro de uma mesma espécie ou entre espécies de gêne-538 

ros da mesma família [73], os marcadores microssatélites podem ser usados para detectar 539 

diversidade em espécies relacionadas ou entre espécies de gêneros correlatos [74,75]. 540 

Acreditamos que por esses motivos os marcadores microssatélites foram os mais utiliza-541 

dos.  542 

Apesar dos marcadores moleculares microssatélites terem o maior aumento do seu 543 

uso ao longo dos anos a partir do início do século XXI, o seu surgimento ocorreu bem 544 

antes [76,77], mesmo com suas diversas vantagens o seu uso foi pequeno ao longo da dé-545 

cada de 1990 se comparado com as décadas posteriores. Isso pode estar relacionado com 546 

o alto custo que o marcador molecular microssatélite possuía, se for considerada todas as 547 

etapas do seu desenvolvimento, a técnica tem um alto custo e intensa mão de obra, no 548 

entanto, uma vez obtido os primers informativos para uma espécie, os custos e as neces-549 

sidades de mão de obra são diminuídas de forma significativa [78]. Além do mais, prova-550 

velmente esses fatores possuem relação com o crescimento dos investimentos em desen-551 

volvimento científico e financiamento de pesquisas [36]. Possivelmente esses são os moti-552 

vos pelos quais os marcadores microssatélites tiveram o maior uso ao longo dos anos a 553 

partir do início do século XXI.  554 

O DNA nuclear foram predominantemente o mais estudado, em 95,04% do total de 555 

artigos, o DNA cloroplastídico (CpDNA) foi acessado em apenas 10,81% do total de arti-556 

gos. Acreditamos que cpDNA foi menos analisado devido ser pequeno o conhecimento 557 

sobre a utilidade de todo o genoma do cloroplasto para a diferenciação intraespecífica em 558 

geral, pois o genoma cloroplastídico não traz informações genéticas da história evolutiva 559 

dos dois genitores, como o DNA nuclear [79]. Por esse motivo, o uso de cpDNA estão mais 560 

relacionados com pesquisas em diversidade genética interespecífica, trabalhos esses que 561 

não foram analisados em nosso levantamento. Além do mais, o cpDNA tem na maioria 562 

das vezes apenas herança materna, não fazendo recombinação gênica, assim, são pouco 563 

adequados na diferenciação genética de cultivares modernas, pois muitas vezes essas cul-564 

tivares são muito próximas geneticamente [80].  565 

 566 

5.Conclusões 567 

Considerando a biodiversidade da floresta amazônica, tem muito a ser conhecido 568 

sobre a diversidade genética de espécies vegetais nativas deste bioma. Há também uma 569 

pequena diversidade de famílias e espécies estudadas se comparado tanto com a biodi-570 

versidade existente, quanto ao número de trabalhos já realizados, sendo muitos produzi-571 

dos com as mesmas espécies que possuem alto valor econômico, como o T. cacao e M. 572 

esculenta. Apesar destes fatores, está ocorrendo um aumento moderado no número de pu-573 

blicações nessa área de estudo ao longo dos anos e que existem tendências norteando essa 574 

área de estudo, como o uso de marcadores moleculares microssatélites, que estão sendo 575 

de longe os mais empregado nas publicações, trabalhos esses que estão sendo produzidos 576 

principalmente por instituições brasileiras. 577 

 578 
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